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METHODIK DER SOFTWARETECHNISCIIEN REALISIERUNG EINES
KOMPLEXEN BIOSIGNALVERARBEITUNGSTOOLS
S.Boymann, R.Maschotta, D. Steuer
Institut für Biomcdizinische Technik und Informatik, TU Ilmenau
EINLEITUNG
Auf dem Gebiet der Signalanalysc existiert durch
langjährige Forschung ein großer Fundus an Algorith-
men, die in verschiedenen Programmiersprachen und
mit unterschiedlichsten Techniken des Softwareent-
vvurfs realisiert wurden. Eine Wiederverwendung dieser
Algorithmen erweist sich deshalb oftmals als schwierig.
Durch die komplexen Anforderungen an Signalanalyse-
verfahren besteht heute ein großer Bedarf an universel-
len Entwicklungssystemen. Deshalb wird nach Wegen
gesucht, diesen Bedarf zu befriedigen und neue Analy-
scstrategicn zu entwickeln.
Zusammen mit Partnern aus der Industrie wurden
innerhalb eines Projektes' die Grundlagen für ein kom-
ponentenbasiertes Analysetool mit modernsten Metho-
den des Softwareentwurfs erstellt. Ein Schwerpunkt
dabei ist die Implementierung von komplexen adaptiv
rekursiven Schätzfunktionen und deren Validierung in
der Praxis.
MATERIALIEN UND METHODEN
Die aus der Aufgabenstellung abgeleiteten Anforde-
rungen an ein komponentenbasiertes Analysetool sind,
dass es (1) eine Bibliothek elementarer Signalverarbei-
tungsalgorithmen besitzt, (2) über einen Mechanismus
verfügt, diese Algorithmen effektiv miteinander zu
kombinieren, (3) definierte Schnittstellen zur Verfügung
stellt, um neue Berechnungsvorschriften in die Biblio-
thek aufzunehmen, (4) möglich ist, externe Strukturen
(z.B. MATLAB®-Funktionalität) zu integrieren.
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diesem Zweck wurde die Softwarearchitektur mit Hilfe
objcktorientierter Modelle in UML-Notation erstellt [3].
Neben der Softwarcarchitektur lassen sich so auch die
natürlichen Beziehungen der einzelnen Algorithmen
untereinander abbilden.
Neben der Implementierung klassischer Verfahren
der Signalverarbeitung ist ein wichtiger Aspekt die
Realisierung einer Bibliothek elementarer adaptiver
Schätzverfahren. Damit stehen für Signale, die sich als
Realisierung stationärer Prozesse modellieren lassen,
Methoden der Zeitreihenanalyse mit Schätzfunktionen
im Zeit- und Spektralbereich zur Verfügung. Auf Grund
ihrer Struktur sind sie besonders zur ereignisnahen
Analyse geeignet. In Verbindung mit dem Signalanaly-
setool lassen sich diese Grundalgorithmen zu komple-
xen Verfahren wie z.B. die adapt. Varianz oder eine
adapt. Trendermittlung, bzw. Vektor- und Matrixanaly-
sen kombinieren.
Um verschiedenste Berechnungsalgorithmen mitein-
ander kombinieren zu können, wurde das System nach
dem Tee-and-Join-Pipeline-System, einer Variante des
Pipes and Filters Architekturmuster konzipiert [1]. Die
einzelnen Berechnungsalgorithmen werden dabei als
Filter implementiert, die durch Pipes miteinander ver-
bunden werden. Ein Filter ist maximal mit einer Aus-
gangspipe verbunden, diese Pipe kann dann mit mehre-
ren Filtern verbunden werden. So werden Verzweigun-
gen und Rückkopplungen und damit der Aufbau einer
komplexen Verarbeitungspipeline aus verschiedenen
Berechnungsalgorithmen möglich (Abb. 1). Globale
Informationen wie Laufzeitinformationen oder Fehler-
meldungen werden in globalen Objekten gehalten.
Abb. l: Beispiel einer Pipeline
Die Methodik der softwaretechnischen Realisierung
des entwickelten Systems besteht in einer modernen
objektorientierten Architektur unter Verwendung ver-
breiteter Architektur- und Entwurfsmuster[l][2]. Zu
Die Pipelines sind so aufgebaut, dass verschiedene
Filter miteinander verbunden werden können. Die
Kombinationsmöglichkeit zweier Filter wird hauptsäch-
lich durch den Datentyp der Ein- bzw. Ausgänge be-
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stimmt. Diese werden durch ein Zahlenformat (Ganze
Zahl, reelle Zahl, kompl. Zahl, u.s.w) und eine be-
stimmte Größe beschrieben. Die Größe gibt an ob der
Filter für die Onlineanalyse implementiert wurde (Ein-
zclwcrt) oder für die Offlineanalyse, wobei die Anzahl
der in einem Schritt berechneten Werte vom implemen-
tierten Algorithmus abhängt.
ERGEBNISSE
Sowohl die objektorientierte Realisierung der Algo-
rithmen, als auch die Konzeption des Entwicklungssy-
stems unterstützen die Verknüpfung elementarer Be-
rechnungsvorschriften zu komplexen Signalverarbei-
tungsstrategien.
Nach dem jetzigen Stand der Entwicklung wurden
die Grundlagen für ein modulares, erweiterbares Signal-
und Bildverarbeitungstool entwickelt, das den aktuellen
Qualitätsanforderungen an Software entspricht.
Bei der Verarbeitung von Biosignalen, bei denen er-
eignisnah (Monitoring) oder offline, oft mehrere Kenn-
größen berechnet werden, lässt sich die Komplexität des
Zusammenspiels mehrerer verschiedener Signalverar-
beitungsalgorithmen zeigen. Eine Beispiel ist die De-
tektion von QRS-Komplexen mit adapt. Verfahren zur
Ermittlung der Herzfrequenz bzw. daraus abgeleitet
eines Tachogramms [4]. Dazu wird ein adapt. Mittel-
wert, eine adapt. Autokorrelation, ein adapt. -Quantil-
Schätzer und Komparator miteinander kombiniert. Das
Ergebnis der Autokorrelation kann weiter verwendet
werden um das Periodogramm des EKG-Signals zu
berechnen.
Eine Pipeline wird in einer adäquaten Form be-
schrieben und von einem geeigneten Parser umgesetzt.
Die Beschreibungsform ist der Problemdomäne ange-
passt. Komplexe adapt. Schätzfunktionen lassen sich
z.B. durch arithmetische Verknüpfung elementarer
adapt. Elemente erzeugen. Deshalb wurde ein Compiler
implementiert, der eine arithmetische Nachricht bear-
beitet und daraus eine Pipeline erzeugt.
DISKUSSION
Die Verwendung des Pipes and Filters Musters hat
mehrere Vorteile: Flexibilität der Berechnungspipeline
durch Austausch oder Neuordnung der Filter, Wieder-
verwendung bzw. einfache Integrierung bereits imple-
mentierter Algorithmen, rapid Prototyping von Pipeli-
nes, einfache Speicherungsmöglichkeit von Zwischen-
daten und eventuelle Vorteile durch parallele Berech-
nung von Filtern. Auf der anderen Seite ist die Nutzung
gemeinsamer Daten und die Fehlerbehandlung oft pro-
blematisch. Auch die Laufzeit und Speichcrkosten sind
aufgrund häufiger Datenübermittlung zwischen den
Filtern und mehrfachen Mcthodcnaufrufcn relativ
hoch.[i]
Je nachdem, welche Filter mit welcher Granularität
verwendet werden ändert sich auch das Laufzcitvcrhal-
ten des Systems. Verwende! man nur Filier, die Grund-
rechenoperationcn implementieren oder Algorithmen
die nur einzelne Werte berechnen, erhöht sich der Vcr-
waltungsaufwand für die Kommunikation zwischen den
Filtern. Man erreicht jedoch eine sehr hohe Flexibilität
der Berechnungspipeline. Es ist möglich die Funktions-
weise oder auch die Kombination verschiedener Analy-
sestrategien zu testen. Nach erfolgreichem Test kann
dieser als eigenständiger Filter implementiert werden
und so der Aufwand für die Kopplung der Filter einge-
spart werden.
Eine Möglichkeit, den Funktionsumfang des Analy-
setools effizient zu erweitern, ist das Einbinden externer
Komponenten. Die dafür notwendigen Schnittstellen
können mit einem Minimum an Aufwand realisiert
werden. So kann die MATLAB® - Funktionalität z.B.
zur Visualisierung eingebunden werden.
Ein Nachteil der komplexen Architektur ist, dass ei-
ne Pipeline nicht ohne erheblichen Aufwand in einen,
zur Verwendung in Mikrokontrollern geeigneten Code
umgewandelt werden kann.
Bei der Implementierung neuer Algorithmen ist es
notwendig, von den entsprechenden Basisklassen zu
erben und vorgegebene abstrakte Methoden der Schnitt-
stelle zu überschreiben. Auch beim Zugriff auf die Ein-
gabedaten und der Speicherung der Ergebnisdaten müs-
sen Restriktionen der Softwarearchitektur eingehalten
werden.
ZUSAMMENFASSUNG
Perspektivisch soll, aufbauend auf den Grundlagen
ein Signalanalysetool für den Einsatz in der Forschung
als effektive Entwicklungsumgebung für neue Signal-
analysestrategien, als auch für den Einsatz in der Indu-
strie zur Bearbeitung der täglichen Routineaufgaben
entwickelt werden.
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